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Nach Angaben der WHO sterben jähr-
lich mindestens 13 Millionen Menschen in 
Folge von Infektionskrankheiten [1]. Von 
den bekannten rund 1400 humanpatho-
genen Krankheitserregern sind mehr als 
800 Erreger von Zooanthroponosen [2, 3]. 
Zooanthroponosen, im Folgenden wie 
allgemein üblich als Zoonosen bezeich-
net, sind Infektionskrankheiten, deren 
Erreger vom Tier auf den Menschen über-
tragen werden. Während es beim Men-
schen zum Ausbruch einer Krankheit 
kommen kann, erkranken die erregertra-
genden Reservoirwirte meist nicht. Dies 
gilt insbesondere für die sogenannten 
„emerging pathogens“. Dabei handelt es 
sich um Erreger, die entweder neu in der 
menschlichen Population auftreten oder 
aber bereits vorkamen, jedoch bisher un-
entdeckt geblieben sind bzw. sich in ihrer 
Virulenz oder Verbreitung verändert ha-
ben. Von diesen Pathogenen sind 60 % 
zoonotisch. Etwa drei Viertel von ihnen 
stammen vermutlich ursprünglich aus 
einem Wildtierreservoir [3].
In den vergangenen Jahren haben zoo-
notische Erkrankungen in Deutschland 
eine erhöhte Aufmerksamkeit erfahren. 
Mit Inkrafttreten des Gesetzes zur Verhü-
tung und Bekämpfung von Infektions-
krankheiten beim Menschen (Infektions-
schutzgesetz, IfSG) und der damit verbun-
denen Einführung der Meldepflicht für 
humane Infektionen mit bestimmten 
 Zoonoseerregern wird eine bessere Erfas-
sung dieser Erkrankungen ermöglicht 
(siehe folgendes Kapitel). Nach wie vor ist 
jedoch von einer erheblichen Dunkelziffer 
auszugehen. Auf der anderen Seite ist das 
Wissen über die geografische Verbreitung 
und Häufigkeit der zoonotischen Erreger 
in ihren natürlichen Reservoirwirten sehr 
gering. Aus diesem Grunde hat sich das 
Netzwerk „Nagetier-übertragene Patho-
gene“ zum Ziel gesetzt, durch eine inter-
disziplinäre Zusammenarbeit zur Aufklä-
rung der Verbreitung dieser Erreger und 
zur Ermittlung der möglichen Ursachen 
Forschung aktuell
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entsprechender Krankheitsausbrüche bei-
zutragen. Nur in einer solchen synergis-
tischen Zusammenarbeit von Zoologen, 
Ökologen, Virologen, Mikrobiologen, Pa-
rasitologen, Genetikern, Epidemiologen, 
Forstwissenschaftlern und Klimafor-
schern mit Klinikern der Human- und 
Veterinärmedizin können die komplexen 
Interaktionen zwischen Pathogenen, Re-
servoirwirten, Vektoren und Prädatoren 
im Zusammenhang mit dem Auftreten 
von Infektionen beim Menschen verstan-
den werden.
Der vorliegende Beitrag soll einen ers-
ten Überblick über die Ziele und Partner 
des Netzwerkes sowie deren vielfältige In-
teraktionen geben. 
Surveillance und epidemiolo-
gische Studien zur Häufung von 
humanen Infektionen mit Nage-
tier-assoziierten Zoonoseerregern
Eine entscheidende Basis für Untersu-
chungen an Nagetieren und anderen 
Klein säugern zum Vorkommen be-
stimmter Zoonoseerreger im Rahmen des 
Netzwerkes ist die aktive epidemiolo-
gische Überwachung (Surveillance) hu-
maner Erkrankungen. Eine Surveillance 
beinhaltet die systematische Sammlung 
und Übermittlung von Daten über Krank-
heitserreger oder Erkrankungen, ihre 
Auswertung sowie Interpretation und 
Weitergabe zur Umsetzung von Präven-
tions- und Bekämpfungsmaßnahmen. 
Die Überwachung und Meldung 
 übertragbarer Erkrankungen wurde in 
Deutschland mit Einführung des IfSG im 
Jahr 2001 auf eine neue Basis gestellt. 
Einzelfallmeldungen bestimmter Krank-
heitsbilder und der Nachweis bestimmter 
Krankheitserreger sind vom behandeln-
den Arzt bzw. diagnostizierenden Labor 
zu melden. Bedrohliche oder bisher nicht 
bekannte Erreger/Krankheitsbilder oder 
Häufungen („Ausbrüche“) sind über zu-
sätzliche Klauseln meldepflichtig. Die 
Meldung erfolgt spätestens 24 Stunden 
nach Diagnose oder Erkennen der Er-
krankung an das zuständige Gesund-
heitsamt. Beim Gesundheitsamt einge-
hende Meldungen werden dort überprüft 
und dann bis zum dritten Werktag der 
folgenden Woche elektronisch an die zu-
ständige Landesbehörde weitergeleitet. 
Dort werden sie gesammelt, sodass die 
Daten spätestens 2 Wochen nach der in-
itialen Meldung auf nationaler Ebene 
beim Robert Koch-Institut (RKI) vorlie-
gen.
Neben Einzelfällen kommt es auch im-
mer wieder zu Häufungen oder Ausbrü-
chen von Infektionskrankheiten. Deren 
Untersuchung dient in erster Linie der Er-
mittlung der Übertragungswege des be-
treffenden Erregers, der Analyse der Risi-
kofaktoren für die betroffene Bevölkerung 
und der Identifikation oder Bestätigung 
der Infektionsquelle. Nur so können ge-
zielte Interventionsmaßnahmen einge-
leitet werden. Die Zuständigkeit für die 
Ausbruchsuntersuchungen liegt beim je-
weiligen Gesundheitsamt. Im Rahmen 
der Untersuchungen des Netzwerkes, ins-
besondere zu den möglichen Ursachen 
von Hantavirus-Ausbrüchen, gab und gibt 
es bereits eine intensive Zusammenarbeit 
zwischen den Netzwerkpartnern und den 
Gesundheitsämtern der Länder Bayern, 
Baden-Württemberg, Nordrhein-Westfa-
len, Niedersachsen und Brandenburg, den 
jeweiligen lokalen Gesundheitsämtern 
und dem RKI [4, 5, 6].
Eine Reihe von Nagetier- oder Klein-
säuger-assoziierten Erregern ist gemäß 
den Vorgaben des IfSG meldepflichtig 
(. Tabelle 1). Auf Erreger, die bereits 
von Partnern des Netzwerkes untersucht 
werden, wird im Kapitel „Nagetier-asso-




Die Aktivitäten des Netzwerkes umfassen 
gegenwärtig vier wissenschaftliche Schwer-
punktthemen: 
1. epidemiologische Untersuchungen 
zum gehäuften Auftreten humaner 
Infektionen mit Nagetier-assoziierten 
Zoonoseerregern und Management 
dieser Ausbrüche,
2. Aufbau eines Monitoringsystems für 
Nagetiere und für die mit ihnen asso-
ziierten Zoonoseerreger,
3. Identifizierung, Charakterisierung 
und Typisierung Nagetier-assoziierter 
Viren, Bakterien und Parasiten,
4. Untersuchungen zur Biologie und 
Ökologie von Nagetieren und dem 
diesbezüglichen Zusammenhang mit 
der Verbreitung von Zoonoseerre-
gern.
Ein weiterer Schwerpunkt der Netzwerk-
aktivitäten ist die Öffentlichkeitsarbeit. 
Diese beinhaltet unter anderem Veröf-
fentlichungen zur Aufklärung von Berufs-
gruppen, die durch bestimmte Nagetier-
übertragene Zoonoseerreger besonders 
gefährdet sind, wie Waldarbeiter, Jäger 
und Schädlingsbekämpfer [7, 8, 9].
Zur Aufklärung der Ursachen von 
Häufungen und Ausbrüchen von Infekti-
onen mit Zoonoseerregern werden Fän-
ge von Nagetieren (und anderen Klein-
säugern) durch das Niedersächsische 
Landesamt für Verbraucherschutz und 
Lebensmittelsicherheit (LAVES), das Ju-
lius Kühn-Institut (JKI), das Institut für 
Mikrobiologie der Bundeswehr (IMB), 
das Bernhard-Nocht-Institut für Tropen-
medizin (BNI) sowie das Friedrich-Loef-
fler-Institut (FLI) in enger Zusammenar-
beit mit den lokalen oder regionalen 
Gesundheitsbehörden durchgeführt. 
Letztere umfassen das Gesundheitsamt 
Köln, das  Gesundheitsamt Osnabrück, 
das Niedersächsische Landesgesund-
heitsamt (NLGA), das Landesgesund-
heitsamt Brandenburg, das Landesinsti-
tut für Gesundheit und Arbeit NRW in 
Münster, das Landesgesundheitsamt Ba-
den-Württemberg, das Bayerische Lan-
desamt für Gesundheit und Lebensmit-
telsicherheit, Oberschleißheim, nieder-
gelassene Ärzte und Kliniken und das 
RKI (. Abb. 1). Die Nagetierfänge für 
die Longitudinalstudien konzentrieren 
sich auf ausgewählte Monitoring-Fang-
orte in verschiedenen Bundesländern 
und werden in enger Zusammenarbeit 
mit einer Reihe von Forsteinrichtungen, 
dem LAVES und dem JKI durchgeführt 
(. Abb. 1, 2). 
Um eine interdisziplinäre Untersu-
chung der Nagetierproben zu ermögli-
chen, werden die Erfassung und Sektion 
der Nagetiere zentralisiert am FLI durch-
geführt (. Abb. 1). Das Ziel dieser Zen-
tralisierung besteht vor allem darin, einer-
seits mögliche Zusammenhänge zwischen 
gleichzeitigen Infektionen mit verschie-
denen Erregern und andererseits Zusam-
menhänge zwischen Veränderungen in 
Nagetierpopulationen und deren Auswir-
Forschung aktuell
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kungen auf die Durchseuchung mit Zoo-
noseerregern zu untersuchen. Bei der Er-
fassung wird jedem einzelnen Tier eine 
laufende Nummer zugeordnet, sodass 
später eine einfache Zusammenführung 
der Daten verschiedener Untersuchungs-
partner ermöglicht wird. Die Erfassung 
der Nagetiere beinhaltet Fangort, Fangda-
tum sowie biologische Parameter wie Ge-
schlecht, Masse und Körperlänge. Zusätz-
lich werden der Probentransfer und die 
anschließend erhaltenen Testergebnisse 
dokumentiert. Zukünftig soll eine Daten-
bank aufgebaut werden, die die Erfassung 
und Zusammenführung weiterer Anga-
ben zu Habitaten, klimatischen Faktoren 
und zur Populationsdynamik erlauben 
soll (. Abb. 1).
Bei der Sektion werden gegenwärtig 
allen Tieren unterschiedliche Gewebepro-
ben (Gehirn, Herz, Lunge, Leber, Niere, 
Milz und Ohrmuschel) für molekularbio-
logische Untersuchungen und Brusthöh-
lentransudat für serologische Untersu-
Probenanalyse
BfR, BNI, Charité-IP, IMB, IMT, IMMK, RKI, CMPG, FLI
Datensammlung (FLI)
Zentralisierte Erfassung
und Sektion der Tiere (FLI) 
































Abb. 1 7 Struktur des Netzwerkes „Nagetier-
übertragene Pathogene“ und Interaktionen 
der Netzwerkpartner. (Abkürzungen: JKI Ju-
lius Kühn-Institut; FLI Friedrich-Loeffler-Insti-
tut; LAVES Niedersächsisches Landesamt für 
Verbraucherschutz und Lebensmittelsicher-
heit; IMB Institut für Mikrobiologie der Bun-
deswehr; GTZ German Technical Cooperation; 
RKI Robert Koch-Institut; BfR Bundesinstitut 
für Risikobewertung; BNI Bernhard-Nocht-In-
stitut für Tropenmedizin; Charité-IP Institut 
für Parasitologie, Charité; IMT Institut für Mi-
krobiologie und Tierseuchen; IMMK Institut 
für medizinische Mikrobiologie und Kranken-
haushygiene; CMPG Computational and Mo-
lecular Population Genetics; PIK Potsdam-In-
stitut für Klimafolgenforschung; GÄ 
Gesundheitsämter; FINS Forschungsinstitut 
und Naturmuseum Senckenberg; Epi Epide-
miologie)
Abb. 2 7 Lokalisation von Nagetier-
Monitoring-Orten in Deutschland 
(markiert als rote bzw. blaue 
Punkte), die für eine Longitudinal-
studie zur Untersuchung des mög-
lichen Einflusses von Klimaverände-
rungen auf Nagetiere und die mit 
ihnen assoziierten Krankheitserre-
ger ausgewählt wurden. Die Karten 
zeigen die mittlere Lufttemperatur-
differenz zwischen den Zeiträumen 
2046 bis 2055 und 1951 bis 2003 für 
Frühjahr (a) und Herbst (b), berech-
net mit dem regionalen statistischen 
Klimamodell STAR II für das Szena-
rium A1B [62, 63]. Die Abbildung 
wurde freundlicherweise von Martin 
Wodinski (Potsdam), Jens Jacob 
(Münster) und Petra Kranz (Wuster-
hausen) unter Einbeziehung der 
Partner im Netzwerk „Nagetier-über-
tragene Pathogene“ angefertigt
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chungen entnommen. Bis jetzt wurden 
durch das FLI ca. 3800 Tiere aus Fängen 
der Jahre 2001–2008 seziert. Für gezielte 
Fragestellungen ist auch die Entnahme 
weiterer Organe möglich. So wurden von 
ca. 1800 Tieren Darmproben für Untersu-
chungen zu verschiedenen bakteriellen 
Erregern bereitgestellt.
Die Untersuchung der Proben erfolgt 
dezentral durch die verschiedenen Part-
ner im Netzwerk (. Abb. 1). Die gegen-
wärtig im Rahmen des Netzwerkes unter-
suchten Erreger lassen sich anhand des 
Übertragungsweges folgendermaßen ka-
tegorisieren (. Tabelle 1): 
1. direkte Übertragung vom Nagetier 
oder anderen Kleinsäugern auf den 
Menschen beispielsweise durch Biss 
(z. B. bei Leptospiren), durch Berüh-
rung (z. B. mit dem Tierkörper oder 
dem Fell) oder durch orale Aufnahme 
(z. B. bei Francisellen),
2. indirekte Übertragung durch Vek-
toren wie Mücken, Flöhe, Milben und 
Zecken (z. B. bei Frühsommer-Me-
ningoenzephalitis-Virus oder Franci-
sellen), durch Kontakt mit über Nage-
tiere infizierte Haus- und Nutztiere 
(z. B. beim Kuhpockenvirus durch 
Katzen) oder durch Kontakt mit Aus-
scheidungen infizierter Nagetiere 
über Mund, Atemwege oder Hautver-
letzungen (z. B. bei Francisellen, Lep-
tospiren, Hantaviren),
3. unklarer Übertragungsweg, bei dem 
Nagetiere als Reservoir eine Rolle 
spielen könnten wie bei Coxiellen.
Die zentralisierte Datenerfassung bein-
haltet die Dokumentation der Ergebnisse 
aus den Untersuchungen der Nagetier-
proben auf die unterschiedlichen Krank-
heitserreger. Diese Ergebnisse sollen 
 zukünftig mit Daten zur Populations-
dynamik, Populationsgenetik und Paläo-
zoologie einzelner Nagetierarten kom-
biniert werden, was einen intensiven 
Daten austausch zwischen dem Potsdam-
Institut für Klimafolgenforschung (PIK), 
dem Institut für Ökologie und Evolution 
der Universität Bern (Computational and 
Molecular Population Genetics-Gruppe; 
CMPG), dem JKI und dem FLI sowie die 
Erfassung der entsprechenden Daten in 
der zu etablierenden Datenbank erfor-
dert. 
Im folgenden Kapitel soll zunächst auf 
die Erreger eingegangen werden, die be-
reits im Rahmen des Netzwerkes unter-
sucht werden. Im darauf folgenden Kapitel 
werden Fragen betrachtet, die die Biologie 
und Ökologie der Reservoirwirte betref-
fen. 
Nagetier-assoziierte Viren, 
 Bakterien und Parasiten in 
Deutschland
Zu den Nagetier- und Kleinsäuger-assozi-
ierten Krankheitserregern, die von den 
Partnern im Netzwerk untersucht werden, 
gehören RNA- und DNA-Viren sowie 
Bakterien und Parasiten. Die Erreger un-
terscheiden sich bezüglich ihrer Assozia-
tion mit spezifischen Reservoirwirten, 
ihrer geografischen Verbreitung und in 
ihren Übertragungswegen (. Tabelle 1, 
2). Im Folgenden soll auf die einzelnen 
Erreger kurz eingegangen werden. Um die 
Herstellung von Kontakten zu erleichtern, 
sind die jeweiligen Partner im Netzwerk 
am Ende jedes Beitrages genannt. Für wei-
tere Informationen können auch die zu-
ständigen human- und veterinärmedizi-
nischen Referenz- und Konsiliarlaborato-
rien kontaktiert werden; die Adressen 
finden sich auf der Homepage des RKI 




Im Rahmen des Netzwerkes haben Han-
taviren bisher die größte Aufmerksamkeit 
erfahren [6]. Dies liegt unter anderem da-
rin begründet, dass in weiten Teilen West-
europas – und so auch in Deutschland – 
in den Jahren 2004 und 2005 eine Häu-
fung von Hantavirus-Fällen auftrat. Im 
Jahre 2007 stieg in Deutschland die An-
zahl der gemeldeten Erkrankungsfälle auf 
ca. 1700 an und war damit größer als die 
Summe der Fälle der vorhergehenden 
6 Jahre (. Tabelle 1, . Abb. 3 A, B). Zwei 
Drittel aller Fälle entfielen dabei auf Ba-
den-Württemberg mit Inzidenzen von 
90 Fällen auf 100.000 Einwohner in ein-
zelnen Landkreisen [10]. 
Reservoir und Überträger von Hanta-
viren sind vor allem persistent infizierte 
Nagetiere. Zunehmend gibt es auch Hin-
weise auf das Vorkommen von Hantavi-
ren in Spitzmäusen (. Tabelle 2). Das von 
der Rötelmaus (Myodes glareolus) über-
tragene Hantavirus (Puumalavirus) verur-
sachte in Deutschland bisher die meisten 
Fälle des hämorrhagischen Fiebers mit 
renalem Syndrom (HFRS), das als Ne-
phropathia epidemica (NE) bezeichnet 
wird. Die bei HFRS-Patienten in Nordost-
Deutschland gefundenen Hantavirus-In-
fektionen gehen möglicherweise auf eine 
von der Brandmaus (Apodemus agrarius) 
übertragene Variante des Dobrava-Bel-
grad-Virus zurück. Außerdem kommt 
auch ein von der Feldmaus (Microtus ar-
valis) übertragenes Hantavirus (Tulavirus) 
vor, dem derzeit nur eine geringe Human-
pathogenität zugeschrieben wird [11].
Im Rahmen des Netzwerkes soll erst-
malig eine deutschlandweite Übersicht 
zur gegenwärtigen Verbreitung und Häu-
figkeit von Hantavirus-Infektionen in Na-
getierreservoiren erstellt werden. Eine im 
Jahr 2004 begonnene Longitudinalstudie 
zum Vorkommen von Hantaviren in Na-
getierreservoiren in Bayern, Niedersach-
sen und Nordrhein-Westfalen dient der 
Analyse von Mechanismen der Ausbrei-
tung und Evolution dieser Viren sowie der 
Aufklärung möglicher Ursachen von 
Hantavirus-Ausbrüchen. 
Kontakt: R.G. Ulrich (FLI, Greifswald 




rus (LCMV) ist wie sein natürlicher Wirt, 
die Hausmaus (Mus musculus), weltweit 
verbreitet (. Tabelle 2). Vermutlich zir-
kulieren jedoch in Europa noch weitere, 
nicht identifizierte Arenaviren in der Na-
getierpopulation. 
LCMV-Infektionen verlaufen zumeist 
inapparent oder mit grippeähnlicher Sym-
ptomatik. Häufigste klinische Manifestati-
on ist die aseptische Meningitis oder Me-
ningoenzephalitis [12]. Kongenitale Infek-
tionen verlaufen hingegen schwer, gelten 
in Deutschland jedoch als „vernachläs-
sigte“ Diagnose [13]. Bei Immunsuppri-
mierten verursacht LCMV ein Lassa-
fieber-ähnliches Krankheitsbild. Die 
Übertragung von LCMV durch Organ-
transplantation führte zu einer generali-
sierten Infektion mit hoher Letalität [14]. 
Forschung aktuell
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Endemiegebiete und die Häufigkeit 
frühkindlicher Schädigung durch LCMV 
in Deutschland sind aufgrund fehlender 
Studien nicht bekannt. Aus diesem Grund 
soll im Rahmen des Netzwerkes erstmalig 
eine molekularepidemiologische Studie 
zur deutschlandweiten Verbreitung von 
LCMV in Nagetierreservoiren durchge-
führt werden.
Kontakt: S. Günther (BNI, Hamburg), 
guenther@bni.uni-hamburg.de
Frühsommer-Meningoenzephalitis-
Virus und andere Arboviren 
Viren, die durch Arthropoden auf Mensch 
und Tier übertragen werden können, wer-
den als Arboviren bezeichnet. In Deutsch-
land konnten bisher 7 verschiedene Arbo-
viren durch direkte Virusisolierung oder 
indirekt durch Antikörperdetektion nach-
gewiesen werden [15]. Zu diesen Viren 
gehören das Frühsommer-Meningo enze-
phalitis-Virus (FSMEV; siehe . Tabelle 1) 
sowie Vertreter der Familien Bunyaviridae 
(Tahyna-Virus, Erve-Virus, Batai-Virus, 
Uukuniemi-Virus) und Reoviridae 
(Eyach-Virus, Tribec-Virus) [16]. Von den 
genannten Viren besitzt das durch Ze-
cken, in Deutschland vom Gemeinen 
Holzbock (Ixodes ricinus), übertragene 
FSMEV eine veterinärmedizinische, vor 
allem aber auch eine große humanmedi-
zinische Bedeutung (siehe . Tabelle 1, 
. Abb. 3 C, D). Die medizinische Bedeu-
tung der anderen genannten Arboviren ist 
bisher weitgehend ungeklärt.
Außer für das Batai-Virus spielen für 
alle genannten Arboviren Nagetiere (wie 
beim FSMEV Rötel- und Gelbhalsmaus) 
oder andere Kleinsäuger (Feldhase, Ka-
ninchen, Spitzmäuse) als Wirtstiere eine 
wichtige Rolle im natürlichen Erhaltungs-
zyklus (. Tabelle 2). Die genaue Verbrei-
tung der genannten Arboviren in Deutsch-
land ist bisher ungeklärt. Die bekannten 
Daten beziehen sich – außer für die FSME 
– ausschließlich auf Einzelnachweise. Die 
Untersuchung von Nagetieren und ande-
ren Kleinsäugern auf die genannten Arbo-
viren im Rahmen des Netzwerkes kann 
daher wichtige Informationen über deren 
Verbreitung und mögliche humanmedizi-
nische Bedeutung liefern. 
Kontakt: J. Süss (FLI, Jena), jochen.
suess@fli.bund.de; G. Dobler (IMB, Mün-
chen), gerharddobler@bundeswehr.org
Ljunganvirus
Das Ljunganvirus wurde erstmals in Skan-
dinavien aus verschiedenen Nagetierspe-
zies, insbesondere aus Rötel- und Feld-
mäusen, isoliert, die vermutlich das 
 natürliche Reservoir darstellen [17] (. Ta-
belle 2). Weitere Ljunganvirus-Genotypen 
wurden aus nordamerikanischen Nager-
proben isoliert, was ihre definierte geo-
grafische Verbreitung suggeriert. Epide-
miologische Untersuchungen in Schwe-
den und experimentelle Studien an La-
bormäusen und im natürlichen Reservoir 
zeigten mögliche ätiologische Zusam-
menhänge zu unterschiedlichen Krank-
heitsbildern beim Menschen wie repro-
duktive und neurologische Störungen und 
Diabetes [18].
Bisher ist in Deutschland nichts über 
die geografische Verbreitung des Ljungan-
virus, über mögliche Reservoirwirte sowie 
potenzielle Übertragungswege und Er-
krankungen beim Menschen bekannt. 
Deshalb sollen im Rahmen des Netz-
werkes insbesondere Fragen zur Verbrei-
tung des Virus in Deutschland und seiner 
Bedeutung für Erkrankungen bei Mensch 
und Haustier untersucht werden.
Kontakt: R. Kallies (RKI, Berlin), kal-
liesr@rki.de
Hepatitis-E-Virus
Die Übertragung des Hepatitis-E-Virus 
(HEV) erfolgt hauptsächlich über fäkal 
verunreinigtes Trinkwasser, manchmal 
über Lebensmittel und nur selten über di-
rekten Kontakt. Viele Hepatitis-E-Fälle in 
Europa lassen sich auf Reisen in Endemie-
gebiete (Südost- und Zentral asien, Naher 
Osten, Nord- und Westafrika, Mexiko) 
zurückführen. Zunehmend wird aller-
dings auch über Fälle ohne Reiseanamne-
se berichtet, die auf Infektionen über Re-
servoirwirte zurückgeführt werden. 
Das HEV wurde in Wild- und Haus-
schweinen sowie in Sika-Hirschen nach-
gewiesen [19]. Einige Hepatitis-E-Fälle 
lassen sich direkt auf den Verzehr nicht 
erhitzten Fleisches dieser Tierarten zu-
rückführen. Somit stellen diese Tiere sehr 
wahrscheinlich HEV-Reservoirwirte dar. 
Serologische Untersuchungen weisen da-
rauf hin, dass jedoch auch Rinder, Schafe, 
Ziegen und Nagetiere mit HEV infiziert 
sein können [20]. Im Rahmen des Netz-
werkes soll deshalb die Verbreitung von 
HEV oder HEV-ähnlichen Viren in Nage-
tierpopulationen in Deutschland unter-
sucht werden, um die Gefahr einer zoono-
tischen Übertragung von HEV aus diesem 
potenziellen Reservoir auf den Menschen 
abschätzen zu können. 
Kontakt: R. Johne (BfR, Berlin), Rei-
mar.Johne@bfr.bund.de; R.G. Ulrich (FLI, 
Greifswald – Insel Riems), rainer.ulrich@
fli.bund.de
Pockenviren
Nach der Eradikation des Variola-Virus 
im vergangenen Jahrhundert verursachen 
heute andere, nahe verwandte Orthopo-
ckenviren natürliche Infektionen beim 
Menschen. Dazu zählen in Afrika die Af-
fenpockenviren [21] und in Europa die 
Kuhpockenviren [22]. Nagetiere sind als 
Reservoir für Kuhpockenviren beschrie-
ben (. Tabelle 2). Jedoch erfolgt die In-
fektion des Menschen nur in seltenen Fäl-
len direkt durch das Nagetier selbst, son-
dern meist durch symptomatisch infizierte 
Katzen. In letzter Zeit mehren sich Be-
richte über die Übertragung von Kuhpo-
ckenviren auf Mensch und Tier durch 
Ratten. Humane Infektionen mit Kuhpo-
ckenviren und Vaccinia-Viren sind in der 
Regel selbstlimitierend, können aber bei 
immunsupprimierten Individuen letal 
verlaufen [23]. Auch bei Zootieren, z. B. 
Elefanten und Nashörnern, sind Infekti-
onen mit Kuhpockenviren häufig letal.
In den vergangenen Jahren wurden in 
Europa vermehrt humane Infektionen mit 
Kuhpockenviren diagnostiziert. Dies 
könnte einerseits an einer erhöhten Auf-
merksamkeit der behandelnden Ärzte lie-
gen, andererseits jedoch auch auf eine 
schwindende Immunität in der Bevölke-
rung nach Beendigung der Pockenschutz-
impfungen zurückzuführen sein. Das 
Vorkommen von Orthopockenviren im 
Reservoir „Nagetier“ ist in Deutschland 
bislang unzureichend untersucht. Deshalb 
soll im Rahmen des Netzwerkes eine de-
taillierte Untersuchung von Nagetieren als 
potenziellem Reservoir von Pockenviren 
die Abschätzung des mit diesen Viren as-
soziierten Gesundheitsrisikos für den 
Menschen ermöglichen. Gleichzeitig sol-
len Seroprävalenzuntersuchungen in der 
Bevölkerung wichtige Hinweise über die 
vorhandene Grundimmunität gegen Po-
ckenviren liefern.
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Kontakt: A. Nitsche (RKI, Berlin), nit-
schea@rki.de
Herpesviren
Herpesviren sind der Familie Herpesviri-
dae mit den Unterfamilien Alpha-, Beta- 
und Gammaherpesvirinae zugeordnet. 
Beim Menschen sind 8 verschiedene Spe-
zies bekannt, die moderat bis hoch präva-
lent sind und insbesondere bei noch nicht 
ausgebildeter, gestörter oder geschwächter 
Immunfunktion unterschiedliche Krank-
heitsbilder hervorrufen können. Herpes-
viren sind in der Regel speziesspezifisch. 
Humane Herpesviren lassen sich in La-
bornagetieren experimentell schlecht oder 
gar nicht untersuchen. Phylogenetische 
Analysen legen nahe, dass Herpesviren 
auch zwischen verschiedenen Säugetier-
spezies übertragen werden [24]. Für di-
verse Herpesviren wird dies gegenwärtig 
beobachtet: z. B. wird das Herpes-B-Virus 
von Makaken auf Menschen und das hu-
mane Herpes-simplex-Virus-1 auf Pri-
maten übertragen. Beide Interspezies-
übertragungen können im jeweiligen 
Fehlwirt tödlich verlaufen. 
Im Rahmen des Netzwerkes werden 
erstmalig Nagetiere auf das Vorkommen 
von Herpesviren untersucht. Einerseits 
dient dies der möglichst umfassenden 
Darstellung des „Virokosmos“ bei Nage-
tieren als potenziellen Wirten für Zoono-
seerreger, andererseits sollen Herpesviren 
identifiziert werden, die als Modell für 
 humane Herpesviren dienen können. Das 
bisherige Monitoring von Nagetieren er-
gab molekulargenetische Hinweise auf 
eine Vielzahl neuer Nagetier-Beta- und 
Gammaherpesviren (. Tabelle 2). Wich-
tigster Befund war ein neuartiges Gamma-
herpesvirus der Hausmaus, dessen Eig-
nung als Modell für humane Gammaher-
pesviren gegenwärtig untersucht wird 
[25]. Das zukünftige Monitoring im Netz-
werk wird sich auf die Suche nach Alpha-
herpesviren bei Nagetieren konzentrie-
ren.
Kontakt: B. Ehlers (RKI, Berlin), eh-
lersb@rki.de
Nagetier-assoziierte Bakterien und 
Parasiten
Leptospiren
Leptospiren finden im Netzwerk neben 
Borrelien als bakterielle Erreger die größ-
te Aufmerksamkeit. Nach fallenden Zah-
len in den 1960er- bis 1990er-Jahren hat 
die Anzahl der Leptospirosefälle in den 
vergangenen Jahren wieder zugenommen 
(. Tabelle 1, . Abb. 3 E, F). Der Großteil 
der Infektionen ist mit Tätigkeiten am 
oder im Wasser bzw. Abwasser assoziiert. 
Darüber hinaus wird zunehmend über 
Fälle nach direktem Kontakt mit Tieren, 
meist Ratte oder Hund, berichtet [26]. Da-
runter befanden sich auch mehrere Fälle, 
die durch als Haustiere gehaltene Ratten 
verursacht wurden. 
Reservoir der Leptospiren sind Ratten 
und andere Nagetiere (. Tabelle 2). Ne-
ben dem durch Nagetierurin verunreinig-
ten Wasser scheint die Bedeutung des di-
rekten Nagetierkontaktes zuzunehmen. 
Über die Ökologie der Leptospiren in Na-
getieren und damit über ihre zeitliche und 
geografische Verteilung ist nur wenig 
 bekannt. Die Untersuchung der geogra-
fischen Verbreitung und Prävalenz der für 
Humaninfektionen wichtigsten Leptospi-
renarten in unterschiedlichen Nagetier-
spezies im vorgestellten Netzwerk soll 
helfen, deren Bedeutung und Virulenz bei 
Ausbrüchen in der Bevölkerung zu verste-
hen und geeignete Präventionsmaß-
nahmen aufzubauen. Hierzu bedarf es der 
Etablierung aussagefähiger molekularer 
Typisierungsmethoden. 
Kontakt: M. Pfeffer (IMB, München), 
Martin1Pfeffer@Bundeswehr.org
Borrelien
Die bei ihrer Erstbeschreibung nach der 
nordamerikanischen Stadt Old Lyme be-
nannte Lyme-Krankheit oder Lyme-Bor-
reliose wird in den gemäßigten Zonen 
Eurasiens und Amerikas immer häufiger 
diagnostiziert (. Tabelle 1). Die Erreger 
der Lyme-Krankheit, Borrelia burgdorferi 
sensu lato (s.l.), sind in Europa durch 
mindestens 6 genetisch abgrenzbare Ar-
ten, sogenannte Genospezies, vertreten: 
B. garinii, B. afzelii, B. burgdorferi sensu 
stricto (s.s.), B. spielmanii, B. valaisiana 
und B. lusitaniae, wobei die Humanpatho-
genität der beiden letztgenannten Arten 
bisher unklar ist. Erreger der Lyme-
Krankheit werden ausschließlich durch 
Zecken der Gattung Ixodes übertragen. In 
Europa dient der weit verbreitete und 
nichtwirtsspezifische Gemeine Holzbock, 
I. ricinus, als Vektor.
Mit Ausnahme von B. burgdorferi s.s. 
scheinen die Genospezies an bestimmte 
Reservoirwirte angepasst zu sein. In Mit-
teleuropa erhalten vor allem Kleinsäuger 
(. Tabelle 2) und einzelne Vogelarten 
den Zyklus der Erreger der Lyme-Borreli-
ose aufrecht [27, 28, 29]. Untersuchungen 
im Rahmen des Netzwerks werden helfen 
festzustellen, ob sich die Prävalenz der Er-
reger der Lyme-Borreliose in Kleinsäu-
gern direkt mit der Prävalenz infizierter 
Zecken korrelieren lässt. Diese Untersu-
chungen haben eine große gesundheits-
politische Relevanz, da Maßnahmen, die 
das Habitat der als Reservoirwirte infrage 
kommenden Kleinnager verändern, auch 
einen profunden Einfluss auf das Infekti-
onsrisiko für den Menschen haben 
könnten.




Über die ersten Tularämie-Häufungen in 
Deutschland seit über 40 Jahren wurde 
2005 und 2007 berichtet [30, 31, 32] (. Ta-
belle 1). Die meisten Erkrankungsfälle 
wurden aus dem Gebiet des Oberrhein-
grabens gemeldet. Im Vergleich zur Allge-
meinbevölkerung besitzen Jäger offenbar 
ein erhöhtes Expositionsrisiko [33]. Sero-
prävalenzuntersuchungen und die ange-
stiegenen Fallzahlen im Jahr 2007 weisen 
darauf hin, dass die Tularämie nicht so 
selten ist wie bisher angenommen.
Erreger der Tularämie sind Bakterien 
des Genus Francisella. Pathogenetisch be-
deutsam sind bei F. tularensis die Subspe-
zies holarctica und die ausschließlich in 
Nordamerika vorkommende Subspezies 
tularensis, während die ssp. novicida und 
mediasiatica nur in Einzelfällen isoliert 
wurden [34]. Am häufigsten wird der Er-
reger in Nagetieren und Hasenartigen 
(Hasenpest) entdeckt (. Tabelle 2), aber 
auch viele andere Haus- und Wildtierspe-
zies können infiziert sein. Der Mensch 
kann sich durch direkten Kontakt mit in-
fizierten Tieren, aber auch oral oder aero-
Forschung aktuell
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gen infizieren. Blutsaugende Arthropoden 
spielen als Vektoren eine wichtige Rolle. 
Über die Erregerprävalenz in Mensch 
und Tier ist in Deutschland wenig be-
kannt. Deshalb soll im Rahmen des Netz-
werkes das Vorkommen von Francisella in 
Nagetieren und anderen Kleinsäugern in 
Deutschland geprüft werden. 
Kontakt: R. Grunow (RKI, Berlin), 
grunowr@rki.de
Abb. 3 9 Geografische Verteilung der 
entsprechend der Referenzdefinition 
des Robert Koch-Institutes über-
mittelten Fälle an durch Hantavirus-
Infektion verursachtem hämorrha-
gischen Fieber mit renalem Syndrom 
(HFRS)/Nephropathia epidemica (NE) 
(a, b), Frühsommer-Menin-
goenzephalitis (c, d) und Leptospi-
rose (e, f) in den Jahren 2006 (a, c, e) 
und 2007 (b, d, f) in Deutschland nach 
Landkreis (Wohn-/Aufenthaltsort 
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Brucellen
Brucella spp. sind Zoonoseerreger mit 
einem je nach Art unterschiedlichen Re-
servoirwirt. Trotz zahlreicher Eradikati-
onsprogramme ist die Brucellose mit we-
nigen Ausnahmen immer noch weltweit 
endemisch.
Zum Vorkommen von Brucella spp. in 
Nagetieren gibt es nur wenige Daten. So 
wurde beispielsweise B. neotomae aus der 
Wüstenratte (Neotoma lepida) isoliert [35]. 
Erst kürzlich wurde in Tschechien ein 
durch Brucella sp. hervorgerufener Aus-
bruch mit hoher Mortalitätsrate bei der 
Feldmaus beschrieben [36]. Eine moleku-
lare Charakterisierung von Isolaten dieses 
Ausbruchs bestätigte Brucella als Erreger 
und ergab Hinweise auf eine neue Brucel-
la-Art, B. microti (. Tabelle 2). Im Rah-
men des Netzwerkes sollen erstmals Un-
tersuchungen zum Vorkommen von Bru-
cella spp. in Nagetieren in Deutschland 
durchgeführt werden.
Kontakt: H.C. Scholz (IMB, München), 
holger1scholz@Bundeswehr.org
Coxiellen
Der Erreger des Q-Fiebers, Coxiella bur-
netii, hat ein breites Wirtsspektrum, das 
Säuger, Vögel und Zecken einschließt. Q-
Fieber-Endemiegebiete befinden sich vor 
allem in Süd- und Südwestdeutschland. 
Die Erfassung humaner Q-Fieber-Erkran-
kungen seit 1962 zeigt ein unregelmäßiges, 
zyklisches Auftreten (. Tabelle 1). 
Wiederkäuer, insbesondere Schafe, 
stellen das Reservoir für Coxiella burnetii 
dar. Die wenigen Daten zur Verbreitung 
des Q-Fieber-Erregers in Nagetieren sind 
überwiegend älteren Datums. Antikörper 
gegen C. burnetii konnten unter anderem 
in Ratten (Rattus rattus, R. norvegicus), 
Hausmäusen sowie Feldmäusen nachge-
wiesen werden [37] (. Tabelle 2). Coxiel-
len-positive Befunde bei Wanderratten 
(R. norvegicus) in England und Wales wei-
sen auf das zoonotische Risiko dieser Rat-
ten für Mensch und Haustiere hin [38]. Im 
Rahmen des Netzwerkes soll untersucht 
werden, ob die Nager selbst als poten-
zielles Reservoir für C.-burnetii-Infekti-
onen dienen oder über ihre Wirtsfunktion 
für Zecken an der Verbreitung von Co-
xiellen beteiligt sein könnten.
Kontakt: K. Henning (FLI, Wusterhau-
sen), klaus.henning@fli.bund.de
Anaplasmen/Ehrlichien
Anaplasmen und Ehrlichien werden 
durch Zecken übertragen und können bei 
infizierten Reservoirwirten und auch 
beim Menschen fieberhafte Infektionen 
hervorrufen. In ganz Europa fehlen flä-
chendeckende Daten zur Inzidenz und 
Prävalenz der Ehrlichiose. In Nord- und 
Mitteleuropa dominiert Anaplasma pha-
gocytophilum. Die regionale Verbreitung 
entspricht dem geografischen Verteilungs-
muster der zur Gattung Ixodes gehörenden 
Überträgerzecken (vor allem I. ricinus). 
Als Reservoirwirt der Anaplasmen 
und Ehrlichien werden für die meisten 
Arten hauptsächlich Kleinsäuger und 
Rotwild angenommen. Molekularepide-
miologische Studien in Europa zeigen  eine 
regional unterschiedlich hohe Nachweis-
rate in I. ricinus von 0,8–45 % (Deutsch-
land ca. 3 %). Waldarbeiter und Zecken-
exponierte Personen weisen gegenüber 
der Normalbevölkerung (Blutspender) 
signifikant häufiger spezifische Antikör-
per auf [39]. Im Rahmen des Netzwerkes 
sollen in Deutschland neben weiteren Un-
tersuchungen zur Prävalenz der Erreger 
vor allem die bessere Erfassung und Do-
kumentation möglicher klinischer Fälle 
bei Mensch und Tier und eine Optimie-
rung der verfügbaren Diagnostik voran-
getrieben werden. 




Von den heute bekannten Spezies inner-
halb der Gattung Rickettsia ist ein großer 
Teil humanpathogen [40]. In Deutschland 
besteht lediglich für das läuseübertragene 
epidemische Fleckfieber (R. prowazekii) 
eine gesetzliche Meldepflicht. Diese Er-
krankung nimmt eine Sonderstellung ein, 
da sich für diesen Erreger in Europa ein 
reiner Anthroponose-Zyklus ohne Verte-
bratenreservoir etabliert hat. Alle anderen 
humanpathogenen Rickettsien zirkulieren 
hingegen möglicherweise zwischen Säu-
getieren (überwiegend Nagetieren) und 
Arthropoden (Zecken, Läuse, Flöhe und 
Milben), die auch als Vektoren dienen 
(Dobler, persönliche Mitteilung). 
Bisher liegen nur wenige Daten zur 
Epidemiologie und Epizootiologie dieser 
Rickettsiosen in Deutschland vor: R. hel-
vetica, Erreger einer fieberhaften Erkran-
kung beim Menschen, konnte in bis zu 
12 % der I.-ricinus-Zecken in Süddeutsch-
land nachgewiesen werden. Weiterhin 
gibt es Hinweise auf das Vorkommen der 
ebenfalls humanpathogenen R. slovaca, 
Erreger der tick-borne lymphadenitis (TI-
BOLA), R. felis, Erreger des Floh-Fleckfie-
bers, und R. massiliae, Erreger des Fleck-
fiebers [41]. Im Rahmen des Netzwerkes 
sollen erstmalig in Deutschland Untersu-
chungen zur Prävalenz verschiedener Ri-
ckettsien-Spezies in Nagern und ihren 
Ektoparasiten durchgeführt werden. Sie 
bilden die Grundlage für weitere Untersu-
chungen zum Vorkommen der Rickettsi-
osen in der Bevölkerung.
Kontakt: R. Wölfel (IMB, München), 
RomanWoelfel@Bundeswehr.org
Weitere bakterielle Erreger 
Salmonella enterica, Escherichia coli (ente-
rohämorrhagische E. coli, EHEC, sowie 
sonstige darmpathogene E. coli) und Yer-
sinia enterocolitica stellen bedeutende 
bakterielle Zoonoseerreger dar, die haupt-
sächlich über kontaminierte Lebensmittel 
tierischen Ursprungs auf den Menschen 
übertragen werden. 
Während Schweinefleischprodukte re-
gelmäßig eine wichtige Rolle bei der 
Übertragung pathogener Yersinia-entero-
colitica-Stämme, wie Biovar 4/Serogrup-
pe 3, auf den Menschen spielen, sind 
Wildnager von Bedeutung bei der Über-
tragung von pathogenen Yersinia-entero-
colitica-Stämmen, die beim Menschen 
eher unregelmäßig auftreten. Obwohl sich 
in bisherigen Studien die Salmonellenprä-
valenzen in Wildnagern als relativ gering 
erwiesen, sind Schadnager, besonders 
wenn diese in Kontakt zu Salmonella-infi-
zierten Tierbeständen stehen, als mög-
liche indirekte Überträger nicht auszu-
schließen. Gleiches gilt für EHEC bzw. 
sonstige darmpathogene E. coli. Während 
Lebensmittel vom Rind als eine Quelle für 
EHEC gelten bzw. unzureichende hygie-
nische Umstände häufig zu Infektionen 
mit weiteren darmpathogenen E. coli füh-
ren, ist die Rolle von Wildnagern bei der 
Verbreitung darmpathogener E. coli un-
klar.
Das hier vorgestellte Monitoringpro-
jekt bietet daher eine ausgezeichnete Ge-
legenheit, um die epidemiologische Be-
Forschung aktuell
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deutung von Wildnagern für eine mög-
liche Verbreitung von bakteriellen 
Zoonoseerregern zu beleuchten und gege-
benenfalls hieraus, im Sinne eines umfas-
senden Verbraucherschutzes, die notwen-
digen prophylaktischen Maßnahmen ab-
leiten zu können.
Kontakt: L.H. Wieler (IMT, Berlin), 
wieler.lothar@vetmed.fu-berlin.de
Babesien
Babesien wurden erstmals 1888 von Vik-
tor Babes als Ursache für das hämolytische 
Fieber bei Rindern identifiziert. Bislang 
sind aufgrund morphologischer Kriterien 
über 100 verschiedene Babesienarten be-
schrieben, die vor allem in der Veterinär-
medizin bei Wild- und Nutztieren (Rin-
derbabesiose, Texas-cattle fever) eine 
große Rolle spielen. Für die Übertragung 
durch Zecken sind bei Tieren die Gat-
tungen Dermacentor, Rhipicephalus und 
Boophilus von Bedeutung. Die als Vek-
toren für den Menschen relevanten Ze-
cken gehören vornehmlich der Gattung 
Ixodes an. 
Sowohl Babesia microti als auch B. di-
vergens bzw. eng verwandte Babesien (z. B. 
EU1), lassen sich mittels konventioneller 
und molekularbiologischer Methoden in 
Reservoirwirten wie Rötelmaus und Erd-
maus (. Tabelle 2) und in Zecken wie 
I. ricinus nachweisen [42]. In Europa sind 
bislang 39 Fälle klinisch manifester hu-
maner Babesiose bekannt geworden, 
überwiegend hervorgerufen durch B. di-
vergens. Über die genaue Epidemiologie 
der Erreger und die tatsächliche Häufig-
keit humaner Erkrankungen in Deutsch-
land und Europa ist bislang insgesamt 
wenig bekannt [42, 43]. Insofern muss mit 
einer nicht unerheblichen Dunkelziffer 
von Erkrankungen gerechnet werden. 
Deshalb eröffnet das Netzwerk die Mög-
lichkeit, die Häufigkeit und geografische 
Verteilung der in Deutschland vorkom-
menden Nagetier-assoziierten Babesia 
spp. zu ermitteln. 




Die Toxoplasmose ist eine weltweit häufig 
auftretende Zoonose, die durch das Proto-
zoon Toxoplasma gondii verursacht wird 
(. Tabelle 1). Die Zahl der in Deutsch-
land gemeldeten Fälle an konnataler To-
xoplasmose liegt weit unter den ge-
schätzten 1500 Fällen pro Jahr, die auf-
grund epidemiologischer Studien in 
anderen europäischen Ländern für 
Deutschland hochgerechnet wurden [44]. 
Postnatale Infektionen des Menschen er-
folgen natürlicherweise oral. Infektions-
quellen sind rohes oder ungenügend ge-
gartes oder anderweitig behandeltes z. B. 
gepökeltes Fleisch infizierter Zwischen-
wirte und umweltresistente Dauerstadien, 
Oozysten, die von Feliden, z. B. Hauskat-
zen, im Kot ausgeschieden werden [45]. 
Nagetiere und Vögel werden als wich-
tige Reservoirwirte von T. gondii angese-
hen [45, 46]. Zur Verbreitung der Infekti-
on in diesen Zwischenwirten liegen aber 
weltweit kaum belastbare Daten vor. Um 
ihre Rolle als Reservoir für T. gondii besser 
zu verstehen, sollen im Rahmen des Netz-
werkes erstmalig deutschlandweit Daten 
zur Verbreitung von T.-gondii-Infektionen 
in Nagetieren erarbeitet werden.
Kontakt: G. Schares (FLI, Wusterhau-
sen), gereon.schares@fli.bund.de
Nagetierbiologie und ihr Einfluss 
auf die Verbreitung Nagetier- 
assoziierter Erreger
Verschiedene Aspekte der Biologie der 
Nagetiere wie Ökologie, Verhaltens- und 
Reproduktionsbiologie beeinflussen die 
geografische Verbreitung Nagetier-assozi-
ierter Erreger sowie die Häufigkeit des 
Auftretens humaner Infektionen und sind 
deshalb Gegenstand interdisziplinärer 
Untersuchungen im Netzwerk. Die gegen-
wärtige Verbreitung der verschiedenen 
Nagetier-assoziierten Pathogene in 
Deutschland kann aus der Kenntnis palä-
ozoologischer Zusammenhänge und von 
Migrationsprozessen der Nagetierpopula-
tionen erklärt werden. Schwankungen in 
der Dichte und Struktur der Nagetierpo-
pulationen können, möglicherweise be-
dingt durch klimatische Veränderungen, 
eine Ursache für Ausbrüche humaner In-
fektionen sein. Klimatische Besonder-
heiten wie lang anhaltende Trockenheit 
können unter Umständen zu einer erhöh-
ten Übertragung von Erregern über Aero-
sole führen. Die Ausbreitung verschie-
dener Zoonoseerreger in Europa hat z. T. 
ihren Ursprung in Asien, weshalb im 
Netzwerk auch Studien an Nagetieren aus 
Südostasien durchgeführt werden.
Nagetiere stellen nicht nur bedeutsame 
Reservoirwirte für verschiedene Krank-
heitserreger dar (. Tabelle 2), sondern 
werden auch wegen ihrer Rolle als Schäd-
linge im urbanen Raum und in der Land- 
und Forstwirtschaft bekämpft. Die Be-
kämpfung kann nun ihrerseits wieder zu 
Veränderungen der Struktur der Nage-
tierpopulation und somit zur Verbreitung 
neuer, möglicherweise virulenterer Erre-
gervarianten beitragen. 
Paläozoologie
Die gegenwärtige Verbreitung der Nage-
tierarten in Deutschland erklärt sich aus 
deren Habitatansprüchen und aus paläo-
zoologischen Zusammenhängen. Sowohl 
Echte Mäuse, Murinae, als auch Wühl-
mäuse, Arvicolinae, sind Abkömmlinge 
hamsterartiger Nagetiere. Von den ältes-
ten ca. 14 Mio. Jahre alten fossilen Muri-
nae führt eine Evolutionslinie zu Mus, 
 eine andere zu Rattus [47]. Die bisher äl-
testen, zu den Arvicolinae gestellten Fos-
silreste sind ca. 6–10 Mio. Jahre alt [48]. 
Der mit ca. 8 Mio. Jahren älteste Mu-
rine in einer deutschen Fundstelle gehört 
zur Gattung Parapodemus und stammt 
aus Dorn Dürkheim in Rheinland-Pfalz. 
Rhagapodemus, Apodemus dominans und 
A. atavus wurden in 4–1,8 Mio. Jahre al-
ten Ablagerungen in Rheinland-Pfalz, 
Nordrhein-Westfalen und Niedersachsen 
gefunden. Die Waldmaus, A. sylvaticus, 
ist in Pleistozänfundstellen regelmäßig 
nach gewiesen, der älteste Beleg ist ca. 
1 Mio. Jahre alt und stammt aus Unter-
maßfeld, Thüringen. Der früheste Nach-
weis der Gelbhalsmaus, A. flavicollis, aus 
Voigtstedt, Thüringen, hat ein Alter von 
ca. 700.000 Jahren. Die kommensalen 
Mäuse und Ratten haben Europa erst vor 
relativ kurzer Zeit besiedelt. Die Gattung 
Mus stammt vom indischen Subkonti-
nent, die Gattung Rattus aus Süd- und 
Südostasien. In Deutschland sind Haus-
ratten in archäologischen Fundstellen 
seit dem 2. Jahrhundert n. Chr., Haus-
mäuse, Mus musculus/domesticus, und 
Wanderratten frühestens seit dem Mit-
telalter nachgewiesen, wobei sich die 
Wanderratte erst im 18. Jahrhundert stär-
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ker ausgebreitet hat. Die Einwanderung 
dieser Arten hat jedoch wahrscheinlich 
schon früher stattgefunden.
Unter den Arvicolinae kennt man 
Vertreter der Gattung Myodes (vormals 
Clethrionomys) in Europa seit ca. 2,5 Mio. 
Jahren. Die rezente Rötelmaus M. glareo-
lus entwickelte sich vor ca. 450.000 Jah-
ren infolge gradueller Evolution aus 
M. hintonianus. Wühlmäuse der Gattung 
Microtus erscheinen in Europa – wahr-
scheinlich durch Einwanderung aus 
Asien – vor ca. 1,8 Mio. Jahren. Die ältes-
ten Funde in Deutschland sind aus Neu-
leiningen in Rheinland-Pfalz bekannt. 
Vor ca. 800.000 Jahren erschienen erst-
malig die Vertreter der 4 Hauptlinien von 
Microtus. In Thüringen sind mit M. ar-
valinus und M. ratticepoides die direkten 
Vorläufer der Feldmaus, M. arvalis, und 
der Nordischen Wühlmaus, M. oecono-
mus, nachgewiesen. 
Im Rahmen des Netzwerkes sollen Da-
ten aus verfügbaren Fossilnachweisen mit 
molekularen Daten zur Phylogenie dieser 
Nagetiere und der mit ihnen assoziierten 
Krankheitserreger verglichen werden, um 
die Koevolution von Nagetieren und Na-
getier-assoziierten Erregern in ihrer zeit-
lichen Dimension besser zu verstehen.
Nagetiere in Südostasien
Südostasien ist nicht nur die Wiege so be-
deutender Nagetierarten wie z. B. der 
Wanderratte, vielmehr hat sich hier auch 
in stammesgeschichtlich relativ kurzer 
Zeit innerhalb der Unterfamilie Murinae 
eine enorme Artenvielfalt herausgebildet. 
Es kristallisiert sich immer deutlicher he-
raus, dass dieser Nagerdiversität eine ähn-
liche Vielfalt an zoonotischen Erregern 
gegenübersteht. Der enge Kontakt der Be-
völkerung mit Nagern in der Landwirt-
schaft, aber auch in den immer schneller 
wachsenden urbanen Gebieten Südostasi-
ens hat in der Vergangenheit wiederholt 
zu durch pathogene Viren, Bakterien und 
Parasiten hervorgerufenen Epidemien ge-
führt. Von großer Bedeutung ist hier die 
in vielen Ländern verbreitete Leptospiro-
se. Bestimmte Tätigkeiten in gefluteten 
Reisfeldern wurden in Thailand als Risi-
kofaktoren für eine Erkrankung identifi-
ziert [49]. Als wichtiger Überträger wird 
die große Reisfeldratte, Bandicota indica, 
vermutet. Letztere ist auch Reservoir für 
eine Hantavirus-Art, das Thailandvirus, 
deren humanpathogene Relevanz (HFRS) 
von 2 Arbeitsgruppen des Netzwerkes zu-
sammen mit thailändischen und japa-
nischen Kollegen erstmals dokumentiert 
werden konnte [50]. Studien in der von 
Touristen viel besuchten Stadt Luang Pra-
bang in Laos haben gezeigt, dass Hausrat-
ten dort Träger von Cryptosporidium par-
vum, Giardia duodenalis und Salmonella 
enterica enterica Serovar Javiana sind [51]. 
Letztere Salmonellenart ist durch von ihr 
verursachte Lebensmittelvergiftungen in 
den USA bekannt geworden. 
Im Rahmen des Netzwerkes werden 
sich zukünftige Untersuchungen weiter 
auf die Identifizierung zoonotischer Erre-
ger konzentrieren, wobei neue epidemio-
logische Erkenntnisse aus dieser Region 
aufgrund einer potenziell schnellen globa-
len Verbreitung der Erreger gesundheits-
politische Relevanz haben.
Populationsgenetik
Die Untersuchung der genetischen Varia-
bilität von Pathogenen des Menschen mit 
populationsgenetischen und phylogene-
tischen Methoden hat fundamentale Er-
kenntnisse über ihre Entwicklung und 
Bekämpfung geliefert [52]. Durch den 
Einsatz dieser Methoden können auch 
entscheidende Daten zum Austausch Na-
getier-assoziierter Pathogene zwischen 
Nagetierpopulationen gewonnen werden. 
Vorhersagen zu Krankheitsausbrüchen 
durch diese Pathogene oder zur Zweck-
mäßigkeit von Schutzmaßnahmen wer-
den erst durch solche Daten möglich, da 
die Dynamik und das evolutionäre Poten-
zial von Pathogenpopulationen weitge-
hend an demografische Prozesse ihrer 
Wirtspopulationen und an die Häufigkeit 
von Wanderungen zwischen ihnen gekop-
pelt sind. 
Die genetischen Daten zu Nagetieren 
zeigen, dass oft relativ stark voneinander 
isolierte Populationen vorliegen [53]. 
Selbst Distanzen von nur wenigen Kilo-
metern können bei Feldmäusen schon zu 
genetischen Unterschieden zwischen Po-
pulationen führen. Weiterführende Ana-
lysen sind nötig, um zu klären, ob Territo-
rialität und Abgrenzung sozialer Gruppen 
an der Ausbildung populationsgenetischer 
Strukturen bei Nagetieren beteiligt sind 
[54]. Denkbar wäre auch, dass Individuen 
z. B. weitgehend räumlich abgegrenzt in 
Familiengruppen leben, aber gelegentlich 
Streifzüge zur Nahrungs- und Partner-
suche unternehmen. Je nach Übertra-
gungsweg und Virulenz könnte ein derar-
tiges Verhalten trotz stark strukturierter 
Nagetierpopulationen auch zu einer geo-
grafischen Ausbreitung Nagetier-assozi-
ierter Pathogene führen. Hier werden bei 
zukünftigen Untersuchungen zur Aus-
breitung ausgewählter Zoonoseerreger 
Unterschiede zwischen Nagerarten hin-
sichtlich Sozialstruktur und Habitatan-
sprüchen besonders zu berücksichtigen 
sein.
Entscheidende Fortschritte zum Ver-
ständnis der Entwicklung und zur Be-
kämpfung Nagetier-assoziierter Patho-
gene sind durch kombinierte genetische 
Analysen von Erreger und Wirt zu erwar-
ten. Wegen der Komplexität zoonotischer 
Systeme erfordern solche Untersuchungen 
die Etablierung fachübergreifender Ko-
operationen wie im vorgestellten Netz-
werk.
Populationsdynamik
Die Populationsgröße vieler Nagetierarten 
schwankt nicht nur saisonal, sondern auch 
von Jahr zu Jahr. Sie variiert bei einigen 
Arten im Rhythmus von etwa 2–5 Jahren. 
Beispielsweise kann die Populationsdichte 
von Feldmäusen in einem Jahr bei mehre-
ren Tausend Individuen pro Hektar, im 
Folgejahr jedoch nur bei unter einem Tier 
pro Hektar liegen. Dieses Phänomen ist 
bei Erd- und Rötelmäusen weniger ausge-
prägt (siehe . Tabelle 2). Hohe Populati-
onsdichten können die Prävalenz zoono-
tischer Erreger fördern [55] und zu einer 
erhöhten Zahl an Humaninfektionen füh-
ren [56]. Ein longitudinales habitatbasier-
tes Monitoring von Nagetierpopulationen 
würde die Entwicklung von Prognosemo-
dellen zur Dynamik relevanter Nagetier-
arten, in denen die Zoonoseerreger auch 
bei geringem Nagetiervorkommen persi-
stieren, ermöglichen und könnte somit 
das nachhaltige Management relevanter 
Nagetierpopulationen unterstützen. Au-
ßerdem ließen sich Ärzte und infektions-
gefährdete Berufsgruppen rechtzeitig vor 
einem erhöhten Infektionsrisiko warnen. 
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Das Netzwerk bietet die Möglichkeit, 
den Effekt von Populationsschwankungen 
der Reservoirarten auf die Epidemiologie 
und Evolution von Zoonoseerregern zu 
untersuchen. Außerdem ermöglicht die 
interdisziplinäre Zusammenarbeit eine 
Analyse potenzieller Zusammenhänge 
zwischen Klima, Populationsdynamik von 
Nagetier-Reservoirs und dem Auftreten 
von Zoonoseerregern im Reservoir und 
beim Menschen.
Nagetiere in urbanen Lebens-
räumen
Im urbanen Bereich sind es vor allem 
kommensale Nagetiere, die nicht nur als 
Material- und Vorratsschädlinge auftre-
ten, sondern auch gefährliche Krankheits-
erreger auf Mensch und Tier übertragen 
können. Zur Gruppe der kommensalen 
Nager, die den durch den Menschen ge-
prägten Lebensraum zum Überleben nut-
zen und damit an ihn weitestgehend ge-
bunden sind, gehören vor allem die Wan-
derratte, die Hausratte und die Hausmaus. 
Die drei Arten leben in Gruppen, ernäh-
ren sich vor allem von Sämereien und 
Früchten und deren Produkten. Die Wan-
derratte nimmt zusätzlich tierische Prote-
ine als Nahrung auf, z. B. Jungvögel und 
Aas. Alle drei Arten nutzen Müll im ur-
banen Bereich aus Containern, Tonnen 
oder Wertstoffsammlungen oder falsch 
angelegte Komposthaufen als Nahrungs-
quelle.
Es gibt verschiedene andere Mäusear-
ten, die eigentlich frei im Wald oder am 
Waldrand vorkommen, aber im Winter 
oder im Fall von Massenvermehrungen 
die Nähe des Menschen suchen und in 
Gebäude zur Überwinterung oder auf 
Nahrungssuche einwandern. Auch diese 
Arten stellen im urbanen und suburbanen 
Bereich eine erhebliche gesundheitliche 
Gefährdung des Menschen dar. Zu diesen 
nicht ständig kommensal lebenden Arten 
gehören Gelbhalsmaus, Waldmaus, Rötel-
maus und Siebenschläfer. 
In Zusammenarbeit mit den Netz-
werkbeteiligten soll ein Risikomanage-
mentplan für den urbanen Bereich entwi-
ckelt werden.
Nagetiere als Schädlinge in der 
Landwirtschaft
Nagetiere können erhebliche wirtschaft-
liche Schäden in der Landwirtschaft ver-
ursachen. Feldmaus und Schermaus be-
drohen landwirtschaftliche Betriebe in 
ihrer Existenz, wenn sie in Jahren der 
Massenvermehrung großflächige Total-
schäden auf Feldern und Weiden anrich-
ten bzw. wenn sie Obst- oder Rebanlagen 
durch Wurzel- oder Rindenfraßschäden 
vernichten. Waldmäuse treten durch 
Schädigung der Zuckerrübensaat in Er-
scheinung, die regional und unter be-
stimmten Witterungsbedingungen erheb-
liche Ausmaße annehmen und Umbruch 
sowie Neueinsaat erforderlich machen 
kann. Bisam und Nutria verursachen nur 
gelegentlich Schäden an Kulturpflanzen. 
Von großer wirtschaftlicher Bedeutung ist 
dagegen die Wühltätigkeit dieser semi-
aquatischen Nager in den Uferböschungen, 
wodurch Verkehrswege, Dämme und 
Flussdeiche gefährdet sind. Eng an den 
menschlichen Lebensraum gebundene 
kommensale Nager, die in landwirtschaft-
lichen Betrieben ihren optimalen Lebens-
raum finden, sind bedeutende Vorrats- 
und Materialschädlinge. Für die Wander-
ratte wird als Schätzwert eine Million 
Tonnen verzehrter oder unbrauchbar ge-
machter Nahrungs- und Futtermittel pro 
Jahr allein für die westdeutschen Bundes-
länder angenommen. In einem Regie-
rungsbericht der USA wurde geschätzt, 
dass jede Ratte jährlich 1–10 US$ an Fraß- 
und Materialschäden verursacht. In den 
USA würden bei einer auf 150–175 Mio. 
Individuen geschätzten Wanderrattenpo-
pulation jährliche Schäden in Höhe von 
750 Mio. bis 17,5 Mrd. US$ resultieren 
[57]. 
In enger Zusammenarbeit mit dem 
Netzwerk sollen möglichst umweltver-
trägliche und gesundheitlich unbedenk-
liche Methoden zur Prognose und Abwehr 
von Nagetierschäden entwickelt werden 
und deren Einfluss auf die Nagetierpopu-
lationen und die mit ihnen assoziierten 
Krankheitserreger untersucht werden.
Nagetiere als Schädlinge in der 
Forstwirtschaft
Erd-, Feld-, Scher- und Rötelmäuse sind 
für die Forstwirtschaft als Schädlinge von 
besonderer Bedeutung [58]. Diese Wühl-
mäuse können Waldbäume in ihrer Ju-
gendphase letal schädigen, indem sie Rin-
de, Knospen, Zweige und Wurzeln junger 
Forstpflanzen benagen. Zu einem Anstieg 
der Baumschäden kommt es vor allem in 
Jahren mit hohen Populationsdichten. 
Ebenso können die Zerstörung von Le-
bensräumen der Nager durch Bodenbear-
beitung in der Landwirtschaft und der 
Wegfall von Nahrungsressourcen nach 
der Ernte zu ihrer Abwanderung in an-
grenzende Forstkulturen und zu ihrer lo-
kalen Ansammlung führen. Da die Indivi-
duenzahl häufig zum Ende der Vegetati-
onsperiode zunimmt, das Angebot der 
Nahrung sich jedoch verringert, wird die 
Aktivität der Kleinnager hauptsächlich 
von der Suche nach neuen Nahrungsquel-
len bestimmt. Diese Diskrepanz zwischen 
Bedarf und Angebot führt dazu, dass sich 
Kleinnager von Oktober bis März zuneh-
mend auf alternative Nahrungsquellen 
wie junge Forstgehölze orientieren. Insbe-
sondere Laubgehölze besitzen für Wühl-
mäuse eine hohe Attraktivität. Sie dienen 
vor allem in der vegetationsarmen Win-
terperiode als zusätzliche Nahrungsquelle. 
So wurden beispielsweise in Brandenburg 
in den vergangenen 16 Jahren rund 
8200 Hektar Forstkulturen durch Wühl-
mäuse geschädigt. Die Überwachung von 
Wühlmauspopulationen ist fester Be-
standteil des forstinternen Meldedienstes. 
Die planmäßig durchgeführten Kontroll-
maßnahmen dienen der Einschätzung der 
Gefährdungssituation durch Mäuse und 
der Durchführung eventuell notwendiger 
gezielter Gegenmaßnahmen. 
Die bei den genannten Monitoring-
maßnahmen gefangenen Nagetiere wer-
den im Rahmen des Netzwerkes für Un-
tersuchungen zur Verbreitung der ver-
schiedenen Zoonoseerreger eingesetzt, 
um die gesundheitliche Gefährdung der 
Forstmitarbeiter einschätzen und gegebe-
nenfalls eindämmen zu können.
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Nagetierbekämpfung
Wenn Nagetierschäden überhand neh-
men, wenn sie die wirtschaftliche Existenz 
beeinträchtigen oder wenn gesundheit-
liche Gefahren durch die Übertragung 
von Krankheitserregern drohen, müssen 
Abwehrmaßnahmen ergriffen werden. 
Manche Probleme lassen sich durch Vor-
beugemaßnahmen oder durch nagetiersi-
chere Bauweisen, durch die Lagerung von 
Futtermitteln in dicht schließenden Be-
hältern oder durch konsequente Hygiene-
maßnahmen im Haus- und Hofbereich 
lösen. Bekämpfungsmaßnahmen müssen 
frühzeitig und konsequent erfolgen. Es ist 
nicht sinnvoll, eine Massenvermehrung 
von Nagern auf deren Höhepunkt klein-
räumig zu bekämpfen, weil die Erfolge 
durch Zuwanderung schnell zunichte ge-
macht würden. Kommensale Nager müs-
sen in allen Bereichen eines Betriebes 
gleichzeitig und über einen hinreichend 
langen Zeitraum bekämpft werden [59]. 
An Wirkstoffen stehen je nach Anwen-
dungsbereich verschiedene zugelassene 
Präparate zur Verfügung. Bei Bedarf sollte 
sachkundige Hilfe durch professionelle 
Schädlingsbekämpfer in Anspruch ge-
nommen werden. 
Die durch Bekämpfungsmaßnahmen 
ausgelösten Veränderungen in der Struk-
tur der Nagerpopulationen und deren 
Auswirkungen auf die mit ihnen assozi-
ierten Pathogene sind Gegenstand der 
Untersuchungen im Rahmen des hier vor-
gestellten Netzwerkes.
Klimaänderungen in Deutschland
Die Ökologie von Nagetieren und der mit 
ihnen assoziierten Krankheitserreger ist 
eng an die Habitatbedingungen gebun-
den, die ihrerseits von klimatischen Ver-
änderungen beeinflusst werden. In den 
vergangenen 100 Jahren hat eine globale 
Erwärmung um 0,6–0,7°C stattgefunden, 
die regional allerdings sehr unterschied-
lich ausfiel. Neben der Erwärmung sind 
auch Veränderungen der Niederschlags-
menge und ein verstärktes Auftreten ex-
tremer Wetterereignisse wie Fluten und 
Trockenperioden beobachtet worden 
[60]. In Deutschland lag die Erwärmung 
im letzten Jahrhundert je nach Region bei 
bis zu 2,3°C und liegt mit 1,2°C im Mittel 
deutlich über dem globalen Wert [61]. Bei 
den Niederschlägen sind in Deutschland 
2 Effekte zu beobachten, einerseits hohe 
Niederschlagssummen in den Gebirgen, 
andererseits eine Abnahme der Nieder-
schlagsmenge von West nach Ost, bedingt 
durch die im Westen liegenden Mittelge-
birge und die zunehmende Entfernung 
zum Atlantik. Während in der ersten De-
kade des vorigen Jahrhunderts der Nord-
osten mehr Niederschlag erhielt als der 
Süden, kehrte sich diese Entwicklung En-
de des Jahrhunderts um. Die für das ver-
gangene Jahrhundert beschriebenen deut-
lichen Klimaveränderungen werden sich 
zukünftig weiter verstärken [61] und sich 
in vielfältiger Weise auf die Ökosysteme 
auswirken. 
Im Rahmen des Netzwerkes sollen aus 
Longitudinalstudien zur Prävalenz und 
Verbreitung von Krankheitserregern und 
ihren Nagetier-Reservoirwirten auf der 
Basis von Klimaszenarien Prognosen über 
deren mögliche Veränderungen erarbeitet 
werden (siehe . Abb. 2), um Handlungs-
empfehlungen geben zu können. 
Schlussfolgerungen
Mit dem hier vorgestellten Netzwerk wird 
erstmalig in Deutschland eine umfang-
reiche interdisziplinäre Zusammenarbeit 
von Arbeitsgruppen unterschiedlichster 
Expertise zu Fragen der komplexen Wech-
selwirkungen zwischen Zoonoseerregern 
und ihren Nagetier- und Kleinsäuger-Re-
servoiren ermöglicht. Nur durch diesen 
synergistischen Ansatz kann die Komple-
xität der Interaktionen zwischen Zoono-
seerregern, Reservoirwirten und dem 
Menschen hinreichend erforscht werden. 
Die Untersuchungen schließen epidemio-
logische Fragestellungen zu humanen In-
fektionen, Untersuchungen zur Ökologie, 
Populationsdynamik und Populationsge-
netik der Reservoirwirte sowie Longitudi-
nalstudien zur geografischen Verbreitung 
und Häufigkeit von Infektionen bei Reser-
voirwirten ein. In diesem Zusammenhang 
sollen auch mögliche klimatische Einflüs-
se erfasst werden. Damit wird zum ersten 
Mal eine detaillierte Einschätzung des Ge-
fährdungspotenzials der jeweiligen Erre-
ger und deren Zusammenspiel ermögli-
cht. Im Rahmen des Netzwerkes werden 
Handlungsempfehlungen zur Vermei-
dung humaner Infektionen mit Zoonose-
erregern erarbeitet und z. B. an betroffene 
Berufsverbände weitergegeben. Die Ex-
pertise und vielfältigen Interaktionen der 
Partner im Netzwerk können für nicht am 
Netzwerk beteiligte Forschungsgruppen, 
Institutionen und vor allem politische 
Entscheidungsträger zukünftig in vielfäl-
tiger Weise von großem Nutzen sein. Eine 
Ausschöpfung des dieser Forschungsplatt-
form innewohnenden Potenzials könnte 
durch eine zukünftige Institutionalisie-
rung und entsprechende Ressourcenaus-
stattung des vorgestellten Netzwerkes be-
fördert werden.
Zur weiteren Ausgestaltung der Zu-
sammenarbeit im Netzwerk wurde im 
November 2008 erstmalig ein Workshop 
der Netzwerkpartner am FLI durchge-
führt, der zukünftig in regelmäßigen Ab-
ständen veranstaltet werden soll.
Danksagung
Wir möchten allen Kolleginnen und Kol-
legen der Forsteinrichtungen in Mecklen-
burg-Vorpommern (M. Bemmann, 
Schwerin), Sachsen-Anhalt (L. Ohlmeyer, 
Flechtingen), Sachsen (L.-F. Otto, 
M.  Tzschoppe, Pirna), Thüringen (J. Thiel, 
Gotha), Bayern (C. Triebenbacher, Frei-
sing), Baden-Württemberg (A. Gehrke, 
Freiburg), weiteren Kooperationspartnern 
(R. Wolf, Leipzig; T. Heidecke, Nürnberg; 
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Halle; P.-W. Löhr, Mücke-Merlau; J. Lang, 
Kassel; W. Wegener, Köln; S. Halle, Jena; 
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Mühlacker; T. Schröder, Dresden; I. Stür-
mer, Göttingen) und vielen hier nicht na-
mentlich erwähnten Kolleginnen und 
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Michael Krause
Mehrlingsschwangerschaften
Prä- und perinatales Management
München: Urban & Fischer 2007, 248 S., 26 Abb., 
40 Tab. (ISBN 978-3-437-24320-2), 54.95 EUR
Die neuesten Daten über Inzidenz, Morbidität 
und Mortalität, neonatologisches follow-up 
von Mehrlingen und den sozioökonomischen 
Problemen der Eltern von Mehrlingen zusam-
menzutragen, war ein reizvolles Anliegen für 
Michael Krause und seine 15 weiteren 
 Autoren. Von der Plazentation und den 
 Eihautverhältnissen über die Schwangeren-
vorsorge unter besonderer Betrachtung des 
fetofetalen Transfusionssyndromes bis hin zu 
neonatologischen Betrachtungen sowie Aus-
führungen aus der Sicht Betroffener wird sehr 
umfangreich die Herausforderung „Mehr-
lingsschwangerschaft und Mehrlingsgeburt“ 
auf neuzeitlichem Stand dargestellt. Die ein-
prägsamen Schilderungen und strukturierten 
Ausführungen unterstützt durch eine gute 
Bebilderung und durch übersichtliche Tabel-
len sind geeignet, sowohl dem in der Praxis 
tätigen Frauenarzt und  Kinderarzt als auch 
den in der Klinik tätigen Perinatologen den 
aktuellen Informationsstand zu vermitteln. 
Dem Rezensenten ge fallen dabei besonders 
die Kapitel über die Plazentation und die 
 Eihautverhältnisse sowie die Ausführungen 
über die Struktur von Perinatalzentren.
Peter Kaufmann gelingt es sehr einpräg-
sam die Grundlagen der Plazentation und 
 Eihautentwicklung unter dem speziellen 
 Aspekt der Mehrlingsschwangerschaft dar-
zulegen. Die synoptische Darstellung der 
 Eihautverhältnisse bei Zwillingen in Abhän-
gigkeit von Zygosität und Zeitpunkt sind 
 informativ, einprägsam und geeignet, den 
 Ultraschallexperten und den klinisch Erfah-
renen als Leitschnur für Risikobewertung und 
Management zu dienen. Ausführungen über 
die theoretisch möglichen fetofetalen Ana-
stomosen sind wichtig für die späteren Aus-
führungen zum fetofetalen Transfusionssyn-
drom und das Risiko der verschiedenen 
Anastomosetypen.
Erfreulich ist ein Kapitel eines reproduk-
tionsmedizinisch Erfahrenen in diesem Band. 
Es werden Forderungen formuliert, denen 
der Perinatologe nur zustimmen kann, so z.B. 
die Kupierung eines multifollikulären Zyklus 
durch Gestagenbehandlung oder das Verbot 
des Geschlechtsverkehrs in solchen Fällen. Es 
Buchbesprechung
ist erfreulich, dass hier als Ziel der reproduk-
tionsmedizinischen Bemühungen die Ein-
lingsschwangerschaft definiert wird. Insofern 
stehen Reproduktionsmediziner und Perina-
tologen zusammen, der sterilen Partnerschaft 
zum Erfolg zu helfen – mit möglichst nied-
rigem Risiko für Mutter und Kind. 
Die optimistischen Hoffnungen im Kapitel 
zur Struktur von Perinatalzentren haben sich 
in der Zwischenzeit zwischen Fertigstellung 
des Manuskriptes und dem Besprechungstag 
als nicht realisierbar erwiesen. Der Beschluss 
des gemeinsamen Bundesausschuss hat 
nicht zu einer Neuorientierung im Sinne einer 
weiteren Konzentrierung und Regionalisie-
rung geführt. Ganz im Gegenteil, die man-
gelnden Vorschriften zu Mindestmengen füh-
ren zu einem unerwünschten Effekt der 
Deregionalisierung. Insofern muss dem 
Buchtext hinzugefügt werden, dass in der Zu-
kunft möglichst eine Überarbeitung des ge-
meinsamen Bundesausschussbeschlusses 
stattfindet muss unter Einbeziehung von 
Mindestmengen für die Behandlung extrem 
untergewichtiger Kinder sowie von Mindest-
mengen für den geburtshilflichen Bereich. 
Diese Forderung an die  Politik wird wohl in 
der jetzt arbeitenden  Generation auf Grund 
der massiven Widerstände Interessierter nicht 
realisiert werden.
Der Rezensent hat mit Gewinn dieses 
Buch studiert und er empfiehlt praktisch täti-
gen Geburtshelfern und Neonatologen eine 
Lektüre zur Auffrischung älteren Wissens oder 
zur Aktualisierung des vorhandenen Wissens. 
Die Betreuung von Mehrlingsschwangeren 
und Mehrlingsgebärenden ist für den Perina-
tologen eine Herausforderung sowohl fach-
licher als auch sozialmedizinischer Art. Das 
Wissen aufzufrischen, bietet dieses Buch eine 
hervorragende Möglichkeit, es wird zum Er-
werb und Studium dringend empfohlen.
Joachim Dudenhausen (Berlin)
